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摘要 : ХОВ б 属 25 种 的 CO 工 基因 和 20 种 Cyt b 基因 的 部 分 序列 进行 测定 和 分 析 , 探讨 它们 之 间 的 系统 发 育 关 
系 ; ПЛОВНИ Adoxophyes honmai JJ PE, 用 邻接 法 (neighbor-joining, NJ)、 最 大 简约 法 (maximum parsimony, MP) 
和 贝 叶 斯 法 (Bayesian inference, BI) 重建 了 凤 蝶 科 6 属 的 分 子 系统 树 。 结 果 表 明 : CO I 基因 部 分 序列 长 度 为 661 bp, 
其 中 保守 位 点 417 个 , 可 变 位 点 244 个 , 简约 信息 位 点 191 个 ; A +T 的 平均 含量 为 70.3% , 明显 高 于 C + G 的 平均 
含量 29.6% Cyt b 基因 部 分 序列 长 度 为 433 bp, 其 中 保守 位 点 239 个 , 可 变 位 点 194 个 , 简约 信息 位 点 135 个 ; A + 
T 的 平均 含量 为 74.2% , 明显 高 于 C+ G 的 平均 含量 25.7% 。 分 子 系统 树 表明 ， 凤 蝶 属 Papilio, RRIJA Chilasa, 
Ја Bhuianitis、 珠 凤 蝶 属 Pachliopia MARIRE Teinopalpus 为 单 系 性 , 与 传统 形态 分 类 结果 相 一 致 。 但 青 凤 蝶 
属 Graphium 单 系 性 不 够 明确 , 需要 进一步 探讨 。 人 研究 结果 为 我 国 凤 蝶 科 分 子 系统 学 研究 积累 了 资料 。 
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Molecular systematics of six genera of Papilionidae ( Lepidoptera ) based on 


mitochondrial cytochrome oxidase | and Cyt b gene sequences 

QIN Feng, FU Wen-Bo, ZHOU Shan-Yi* ( Guangxi Key Laboratory of Environmental Engineering and 
Assessment, College of Life Science, Guangxi Normal University, Guilin, Guangxi 541004, China) 
Abstract. Partial sequences of CO | genes of 25 species and Cyt b genes of 20 species in six genera of 
Papilionoidea were sequenced and analyzed for exploring their phylogenetic relationships. Adoxophyes 
honmai was used as outgroup to reconstruct the phylogenetic trees of six genera with neighbor-joining ( NJ) , 
maximum parsimony ( MP) and Bayesian inference ( BI) methods. The results indicated that СО І genes 
are 661 bp in length by alignment, including 417 conserved , 244 variable and 191 parsimonious-informative 
sites, and the average percentage of A + Т is 70. 396 , much higher than that of C + С (29.696 ). The Cytb 
genes are 433 bp in length by alignment, including 239 conserved, 194 variable and 135 parsimonious- 
informative sites; and the average percentage of А + T is 74. 2% , much higher than that of C + G 
(25.7% ). 


Pachliopta and Teinopalpus are all monophyletic clades and separated from each other in the molecular 


The molecular phylogenetic trees showed that the genera Papilio, Chilasa, Bhutanitis, 


phylogenetic trees. The results correspond with the classification based on traditional morphological 
characters. However, the monophyletic position of the genus Graphium is not certain and needs further 
study. The results accumulated data for the molecular systematic study of the family Papilionidae in China. 
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KES ( Papilionidae ) JE 53:8 H ( Lepidoptera ) , 
种 类 较 多 , 分 为 2 亚 科 、4 族 、19 属 、94 种 , 157 亚 
种 , 是 蝶 类 中 较 大 的 科 之 一 ( 周 攻 , 2005), ДЕК} 
蝶 类 体态 优美 、 色 彩 艳 丽 ,， 具有 极 高 的 观赏 价值 ， 
部 分 种 类 受 国 家 法 律 保护 ， 其 中 金 斑 吧 风暴 
Teinopalpus aureus 是 我 国 一 级 保护 物种 。 


线粒体 基因 (mtDNA ) 是 动物 体内 唯一 存在 的 
核 外 遗传 信息 载体 , 系 共 价 闭合 的 环 状 分 子 , 结构 
HA, 分子量 小 , 严格 遵循 母系 遗传 ,几乎 不 发 生 
倒 位 、 易 位 等 畸变 与 重组 , 易于 检测 ,是 研究 属 、 
种 间 系 统 发 育 的 良好 的 分 子 标记 , 目前 已 广泛 用 于 
昆虫 和 其 他 动物 系统 进化 的 研究 ( 印 红 等 , 2003; 
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类 福山 等 ,2007; Ж, 2009), 

近年 来 , 蝶 类 的 分 子 系统 发 育 人 研究 发 展 很 快 ， 
一 些 基 因 如 16S rRNA, 28S rRNA, Cyt b, ЕЕ-Іо, 
ND1, ND5, CO I fl CO 等 被 用 来 分 析 蝶 类 某 些 类 
群 的 系统 发 生 关 系 (Aubert et al., 1999; Caterino 
and Sperling, 1999; 陈 永 久 等 ，1999; 陈 娜 等 ， 
2007, 邹 方 振 等 , 2009) 。Silva-Brandao 等 (2005 ) 38 
过 CO I, CO [和 EF-Ia © XJ, op 3& bu dE 3X 
( Troidini) 进行 了 系统 发 育 研 究 , 分子 系统 树 显示 
AE UE TJ LARGE, H- RURY (Papilionini ) Н] ЖЕ 
绿 关系 很 近 。 时 号 等 (2006) 用 Су: b 基因 研究 了 峡 
蝶 科 (Nymphalidae ) 各 亚 科 的 系统 发 育 关 系 。 笑 先 
兵 等 (2007 ) 对 锯 眼 蝶 亚 科 (Elymninae) 和 眼 蝶 亚 科 
( Satyrinae) 的 系统 发 育 进行 了 分 析 , 提出 了 眼 蝶 亚 
科 、 锯 眼 蝶 亚 科 以 及 化 眼 蝶 族 (Lethini ) 353 2g Z 28 28 
群 的 观点 。 许 丽 等 (2007 ) 对 粉 蝶 亚 科 (Pierinae ) 及 
黄粉 蝶 亚 科 ( Coliadinae ) 部 分 种 类 的 线粒体 CO 工 和 
Cyt b 基因 进行 分 子 系统 发 育 分 析 , 结果 表明 黄粉 
蝶 亚 科 不 是 单 系 发 生 , 因而 提出 将 黄粉 蝶 提 升 为 科 
级 分 类 阶 元 的 观点 。 刘 晓 燕 等 (2007 ) 对 黄粉 蝶 亚 
E 6 个 属 间 的 系统 发 育 关 系 进行 了 分 析 ,， 认为 该 亚 
科 中 分 化 最 早 的 属 应 为 黄粉 蝶 属 Eurema ， 而 不 是 豆 
粉 蝶 属 Colias TU XE EE Jm Catopsilia, № FB Uu E 
(2008) 研究 了 中 国 蝶 类 СОП ЯП EF-1o. 基因 部 分 序 
列 的 科 间 的 系统 发 生 关 系 ; 邹 方 振 等 (2009 ) 利用 
ND1 基因 和 16S rRNA 基因 序列 构建 了 中 国 12 科 
蝶 类 的 分 子 系统 树 , 探讨 了 其 高 级 分 类 群 的 系统 发 
HIR. 提出 峡 蝶 科 为 非 单 系 群 。 张 大 秀 等 (2009 ) 
ME Г ^ AE РРР ( Argynninae) 10 个 属 10 个 
代表 种 的 Су: b 基因 和 CO 工 基因 的 部 分 序列 , 结果 
ЖАР ЖЖБИ 8 Vindula, ЖЕБЕШ) Сирһа IFA ik 
蝶 属 Phalanta № ЗЕ ЧУ БЕН Эу Es 03 ЖН) UU дд 
5 (2010) RH COI, CO II 和 Су: b 基因 部 分 
序列 研究 了 斑 粉 蝶 属 Delias 的 系统 发 育 关 系 , 结 采 
支持 基于 形态 学 分 类 的 geraldina, cuningputi, 
dorimene 和 hyparete 种 组 。 汪 江 等 (2010) 测 定 了 中 
国 迁 粉 蝶 属 Catopsilia 3 种 4 亚 种 及 迁 粉 蝶 指 名 亚 
种 C. pomona pomona 5 个 生态 型 的 线粒体 CO І ж 
AA ND 工 基因 部 分 序列 , 明确 了 迁 粉 蝶 指 名 亚 种 5 
个 生态 型 的 亲缘 关系 。 

Zimmermann 等 (2000) Д CO [, NDI 和 16S 
rRNA Ж Bj 2g 4b -F bs du. М de EE Б E ШЕ DE Jm 
Euphydryas 的 系统 发 育 进行 了 分 析 。Torres 等 
(2001) Hj Су: b 基因 较 系 统 地 研究 了 饮 眼 蝶 亚 科 居 
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Hg ШЕ 75 ( Mycalesini ) 的 单 系 性 。Joyce 和 Pullin 
(2001) ХЕ | dE Euphydryas aurinia 的 Cyt 
b 基因 全 序列 进行 了 研究 。Wahlberg 等 (2003 ) 用 
CO [ , EF-la 及 wingless 基因 对 峡 蝶 科 的 系统 发 育 
进行 分 析 , 解决 了 峡 蝶 科大 部 分 亚 科 之 间 的 系统 发 
育 关 系 。Murray 和 Prowell (2005) 用 CO 工 基因 和 
EF-la 基因 的 联合 数据 , AWT R 0 (Satyrini) 28 
个 代表 属 的 系统 发 育 关 系 , 结果 表明 该 亚 族 不 是 单 
系 的 ,而 且 大 部 分 属 是 并 系 或 多 系 的 。Pena 等 
(2006) XF HIE HE $} ( Satyridae ) 的 COI, EF-1o 和 
wingless 基因 片断 进行 单独 和 联合 数据 研究 , 分析 了 
眼 蝶 亚 科 内 各 族 和 亚 族 之 间 的 分 子 系统 发 生 关系 。 

在 凤 蝶 科 蝶 类 的 研究 中 ，Martin 和 Pashley 
(1992) 对 凤 蝶 总 科 中 的 科 和 一 些 亚 科 的 系统 发 育 
关系 进行 了 分 析 。Weller 等 (1996 ) 根据 线粒体 基因 
组 ND1 和 核 基因 组 28S rDNA 序列 , EET xui i. 
科 部 分 蝶 类 的 分 子 系统 树 。Aubert 等 (1999 ) 对 风 
蝶 族 各 属 的 代表 种 以 及 其 他 一 些 主要 类 和 群 的 165 
rRNA + ND1 基因 部 分 序列 进行 了 系统 学 分 析 ， 结 
RRHH, EUER DAS d ALB BRI АН ТИСЕ, ФУ Ж\К 
Meandrusa payeni 5j d 8E jJ R Jg — x, Makita 等 
(2000) Hj NDS 扩 增 构建 了 虎 凤 蝶 属 Luehdorfia 4 个 
种 分 子 系统 树 ， 提 出 和 传统 分 类 不 同 的 席 凤 蝶 分 化 
次 序 。Zakharov 等 (2004 ) 基于 CO 工 + СОП + EF- 
lo 序列 综合 分 析 凤 蝶 属 的 系统 发 育 关 系 。 苏 成 勇 
等 (2007) 利 用 165 rRNA 基因 序列 对 分 布 于 我 国 风 
蝶 亚 科 主 要 类 群 (包括 族 和 属 ) 间 的 系统 发 生 关 系 
做 了 初步 探讨 。 诸 立新 等 (2006, 2007) СОТ Ж 
为 分 子 标记 ,对 尾 凤 蝶 属 4 种 的 系统 发 育 关系 及 
相关 问题 进行 探讨 , 并 以 CO I fll CO П EDS A s 
їй, 人 研究 了 中 国 举 凤 蝶 亚 属 Princeps 的 系统 发 育 关 
系 。Silva-Brandao (2008 ) Д CO I , CO I FI EF- 
la 基因 为 分 子 标记 ,对 巴西 著名 的 布 番 凤 蝶 
Parides burchellanus Ж $ Æ pu Ж P.  panthonus 
jaguarae 的 分 类 问题 进行 了 分 析 , 结果 表明 两 者 是 
同 种 异 名 。Tsao 和 Yeh (2008) 以 CO I 基因 为 分 
子 标记 ,对 采 自 台湾 、 香 港 和 中 国 大陆 的 凤 蝶 科 一 
些 属 间 的 系统 发 育 进 行 了 分 析 。 

迄今 为 止 , 我 国 凤 蝶 科 中 还 有 很 多 属 如 斑 风 蝶 
属 Chilasa, ХИ) Papilio、 青 凤 蝶 属 Graphium., FÉ 
凤 蝶 属 Bhutanitis, Ж) JE Pachliopta UI I XU JE 
Teinopalpus 之 间 的 系统 发 育 研 究 尚 未 见报 道 , 尤其 
是 只 风暴 属 的 国家 一 级 保护 物种 金 斑 只 风 蝶 还 没有 
任何 分 子 生物 学 数据 。 细 胞 色素 氧化 酶 [ 基因 ( 
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CO 工 基因 ) 进化 速度 快 , 较 其 他 的 线粒体 基因 保 
SP. 在 鳞 翅 类 昆虫 的 分 子 系统 研究 中 能 有 效 地 解决 
一 些 争 议 (Brower，1994; Caterino and Sperling, 
1999; Rand et al., 2000; Wahlberg et al., 2003 ; ii 
立新 等 ,2007; 汪 江 等 , 2010) Cyt b 基因 进化 速 
度 适 中 , 适合 与 其 他 基因 结合 研究 种 内 到 种 间 甚 至 
科 间 的 系统 发 育 关 系 (Joyce and Pullin, 2001; 张 敏 
等 , 2007; 许 丽 等 ,2007; 张大 秀 等 ,2009; mE 
等 , 2010 ) 。 在 本 研究 中 , RIEF T Е 6 个 属 
的 代表 种 , 测定 了 其 中 25 个 种 的 CO 工 基因 和 20 
个 种 的 Cyt b 基因 序列 ， 以 和 茶 小 卷 叶 蛾 Adoxophyes 


honmai 为 外 群 构建 了 6 个 属 代表 种 的 分 子 系统 树 ， 
从 分 子 水 平 上 探讨 它们 之 间 的 系统 发 育 关 系 ， 为 我 
国 风 奶 科 的 分 子 系统 学 研究 积累 资料 。 


1 材料 和 方法 


1.1 实验 材料 

本 实验 所 用 风暴 科 标 本 均 为 2007 - 2009 年 间 
采集 的 新 鲜 标 本 和 干 制 标本 ,新鲜 标本 保存 于 无 水 
乙醇 中 , WA -20 世 冰箱 内 ; 干 制 标本 则 用 昆虫 针 
国定 ,， 放 和 人 昆虫 盒 内 保存 。 材 料 采集 信息 见 表 1。 


表 1 样品 采集 地 、 采 集 时 间 及 对 应 Cyt b 和 CO I 序列 的 GenBank 序列 号 


Table 1 Sampling localities and dates of the materials in this study and GenBank accession numbers for 


their Cyt b and CO I sequences 


GenBank 登录 号 


采集 地 点 


Collecting locality 


采集 时 间 


Collecting date 


GenBank accession no. 


COI 


Cyt b 


广西 兴安 


属 名 Genus 种 名 Species 代号 Code 
PIE XU) Chilasa RERE C. clytia CC 
ҖАЕ C. agestor CA 
小 黑 斑 凤 蝶 C. epycides CE 
EEPERBEUME C. slateri CS 
HERH C. paradoxa CP 
REJE Papilio 美 风 蝶 P. memnon PM 
ЗЕ ЈИ P. protenor PP 
EARR P. polytes PPO 
Ж ДАШ P. nephelus PN 
ERRE Р. paris PPA 
Zh UE P. bianor PB 
2E EAR ДШ Р. arcturus PA 
Ж ЖИК Р. xuthus РХ 
AAE Р. machaon РМА 


Xing ап, Guangxi 
广西 兴安 
Xing an，Cuangxi 
福建 武夷 山 
Wuyishan, Fujian 
福建 武夷 山 
Wuyishan, Fujian 
广西 临 桂 
Lingui, Guangxi 
T 
Hezhou, Guangxi 
广西 兴安 
Xing an，Cuangxi 
广西 兴安 
Xing an，Cuangxi 
广西 兴安 
Xing an，Cuangxi 
广西 兴安 
Xing an，Cuangxi 
广西 兴安 
Xing an，Cuangxi 
广西 兴安 
Xing an，Cuangxi 
广西 兴安 
Xing an，Cuangxi 


广西 兴安 
Xing an，Cuangxi 


2007 -6 


2007 -6 


2007 -6 


2007 -6 


2009-8 


2008-6 


2008-6 


2008-6 


2008-6 


2007 -6 


2007 -6 


2007 -6 


2008-6 


2007 -6 


НМ246468 


НМ246467 


НМ246470 


НМ246469 


НМ246471 


НМ246453 


НМ246460 


НМ246458 


НМ246455 


НМ246454 


НМ246459 


НМ246457 


НМ246456 


НМ246461 


НМ246445 


НМ246448 


НМ246446 


НМ246447 


НМ565277 


НМ246437 


НМ246439 


НМ565280 


НМ246438 


НМ565278 


НМ246436 
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续 表 1 Table 1 continued 


JEZ Genus 种 名 Species 代号 Code 
Т ХИ ЈЕ Graphium 青 凤 蝶 С. sarpedon GS 
RAAR С. doson GD 
NERA UE С. chironides GC 
ARAR С. leechi GL 
Tu ЈИЕ С. cloanthus GCL 
AIh ХЕ С. agamemnon GA 
№) m Bhutanitis 三 尾 凤 蝶 B. thaidina BT 
Р) B. mansfieldi BM 
ZT ERRUER 
FRAUE JE Pachliopta PAA 
P. aristolochiae adaeus 
红 珠 凤 蝶 多 斑 亚 种 PAI 
P. aristolochiae interposita 
RIEKER P ERR 
Ix xig Teinopalpus TA 


T. aureus guangxiensis 


IRE Tortricidae 25/18 Adoxophyes honmai AH 


* 从 GenBank 下 载 的 序列 编号 The sequence from GenBank. 


1.2 基因 组 DNA 的 提取 
干 制 标 本 的 DNA 提取 采用 朴 美 花 等 (2002 ) 的 
方法 , 新 鲜 标 本 DNA. 的 提取 则 按 改 进 的 SDS/ 8 EJ 
Ng K 方法 进行 ( 汪 永 庆 等 , 2001), 
1.3 PCR 扩 增 及 序列 测定 
Cyt b 基因 序列 片段 扩 增 , 引物 设计 参考 Simon 
等 (1994) ,序列 为 : 
СВІ: 5'-TATGTACTACCATGAGGACA A ATATC-3' 
CB2. S'-ATTACACCTCCTAATTTATTAGGAAT-3' 
CO Т ЖЕЛИ В, 引物 设计 参考 Folmer 
等 (1994 ) 所 用 引物 : 
11490: 5'-GGTCAACAAATCATAAAGATATTG-3' 
H2198. S'-TAAACTICAGGGTGACCAAAAAAT-3' 
引物 由 上 海 生 工 生物 工程 技术 服务 有 限 公 司 
合成 。 
Cyt b 扩 增 反应 体系 : 10 x PCR Buffer 5.0 uL, 
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GenBank 登录 号 


采集 地 点 采集 时 间 . 
GenBank accession no. 
Collecting locality Collecting date 
CO І Cyt b 
М2 
| WO 2007-6 HM246464 НМ246441 
Xing an, Guangxi 
М2 
|I 2008-6 HM565276 НМ246440 
Xing' an, Guangxi 
М2 
|I 2008-6 HM246463  HM246443 
Xing' an, Guangxi 
福建 武夷 山 
FERR 2007-6 HM246465 НМ246444 
Wuyishan, Fujian 
М2 
|I 2008-6 HM246462 НМ246442 
Xing' an, Guangxi 
福建 武夷 山 
FERR 2007-6 HM246466 
Wuyishan, Fujian 
云南 丽江 HM246474 
2009-6 HM246450 
Lijiang, Yunnan HM246473 
2009-6 HM246472 НМ246451 
Lijiang, Yunnan 
广西 兴安 
2009-8 AB377335* НМ246449 
Xing' an, Guangxi 
HM246475 
广西 金 秀 
d 2009-5 DQ073916* НМ246452 
Jinxiu, Guangxi 
DQ073916 * 


2. 5 mmol/L MgCl, 4. 5 uL, 10 mmol/L dNTP 
1.0 uL, 10 mg/mL BSA 3.0 uL, 25 pmol/L 引物 各 
1.0 uL, 1 U Taq 酶 以 及 1 uL (20 ~ 50 ng) DNA Ж 
板 , КАК Е 50 uL, Cyt b 基因 扩 增 反应 程序 : 
94°С 预 变 性 $ min 后 进入 循环 : 94% 变性 30 s, 47% 
退火 40 s, 72% 延伸 30 s, 30 个 循环 后 72% 终 延伸 
10 min, CO 工 基 因 扩 增 反 应 程序 : 94°С 预 变性 
5 min 后 进入 循环 : 94°С 变性 1 min, 47C 退火 
1 min, 72% 延伸 1 min, 35 个 循环 后 72% 终 延 伸 
10 min。PCR 产物 全 部 委托 上 海 生 工 生 物 工 程 技 术 
服务 有 限 公 司 进 行 双 回 测序 。 
1.4 序列 分 析 

Cyt b 和 COI 基因 序列 以 茶 小 卷 叶 蛾 为 外 群 ， 
用 分 子 进 化 遗传 分 析 软 件 MEGA 3.1 (Kumar et al., 
2004 ) 、Dnasp4 ( Rozas et al., 2003) 计算 不 同 序列 
间 的 可 变 位 点 、 简 约 信息 位 点 、 转 换 颠 换 比 值 、 遗 
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传 距离 及 各 碱 基 售 量 。 用 МЕСА 3.1, 基于 Kimura- 
2-parameter 模型 , 采用 邻接 法 构建 邻接 ( neighbor- 
joining, NJ) 树 ; 用 PAUP* 4. ObIO ( Swofford, 
2002) 构建 最 大 简约 (maximum parsimony, МР) $, 
对 MP 树 进行 了 内 部 分 文 检 验 与 1 000 次 bootstrap 
重复 分 析 ， 确 定 各 节点 的 置信 和 度 。 同 时 采用 
MrBayes v3. 1. 2 软件 (Huelsenbeck and Ronquist, 
2001) 构建 由 时 斯 (Bayesian inference, BI) Bj, 


2 结果 


2.1 碱 基 组 成 及 序列 变异 

2.1.1 基于 Су: b 基因 序列 组 成 及 变异 : 本 人 研究 共 
Af CBE 6 属 20 种 的 Cyt b 序列 ,从 GenBank 中 
下 载 茶 小 卷 叶 蛾 序列 作为 外 群 。 通 过 Clustal X 
1.83 软 件 经 序列 比 对 后 得 到 433 个 同 源 位 点 , 其 中 
保守 位 点 239 个 , 变异 位 点 194 个 , 简约 信息 位 点 
135 个 , 目 裔 位 点 59 个 。 简 约 信 息 位 点 占 总 位 点 数 
的 31.2% , 占 变 异 位 点 总 数 的 69.6% КЕЗЙН Т, 
C, A 和 G 的 平均 含量 分 别 为 30. 6%, 9. 796, 
43.6% 和 16.0%。A + 平均 含量 达到 74.2%, G 
+C 平均 含量 为 25.7% ，A+T 的 含量 明显 高 于 G 
+С 的 含量 , 表现 出 较 高 的 A + 了 含量 偏向 性 。 
2.1.2 基于 COI 基因 序列 组 成 及 变异 : 本 人 研究 共 
获得 凤 蝶 科 6 属 25 种 (包括 从 GenBank 下 载 的 红 
Fk utt Ze ВЕ NV fp Pachliopta aristolochiae interposita ) 
的 CO 工序 列 。 通 过 Clustal X 1. 83 软件 经 序列 比 
对 后 得 到 661 个 同 源 位 点 ,其 中 保守 位 点 417 个 ， 
变异 位 点 244 个 , 简约 信息 位 点 191 个 , 目 裔 位 点 
53 个 。 简 约 信 息 位 点 占 总 位 点 数 的 28.9%, (EAE 
异 位 点 总 数 的 78.3% T, C, A, G 的 平均 含量 分 
别 为 30.496, 14.2% , 39.996 Ж 15.4%„ A +T Æ 
均 含 量 达 到 70.3% ,，G + C 平均 含量 为 29.6% А 
+ 了 的 含量 明显 高 于 G+C 的 含量 , 也 表现 出 显著 
的 A+T 含 量 侦 问 性 。 

上 述 结果 与 其 他 文献 报道 的 昆虫 线粒体 序列 的 
结果 基本 一 致 (Nardi et al., 2003; Kim et al., 
2006) , 

2.2 遗传 距离 分 析 

2.2.1 基于 Cytb 基 因数 据 分 析 : 采用 МЕСАЗ. 1 
计算 20 种 凤 蝶 (不 包括 外 群 ) 之 间 的 遗传 距离 ( 表 
2) 。 内 群 20 个 种 中 , 最 小 和 最 大 遗传 距离 分 别 为 
0.002 和 0.234, 平均 距离 为 0.158。 其 中 同属 种 间 
的 遗传 距离 最 小 ,如 蓝 凤 蝶 与 玉 囊 凤 蝶 之 间 的 遗传 


距离 为 0.002, 尾 凤 蝶 属 2 个 种 之 间 的 遗传 距离 为 
0.107 ; 斑 凤 屿 属 4 种 之 间 的 遗传 距离 介 于 0.107 ~ 
0.163 之 间 ; 青 凤 蝶 属 5 种 之 间 的 遗传 距离 介 于 
0.041 ~0.210 之 间 ; KERE 7 种 之 间 的 遗传 距离 介 
T 0.002 ~0.216 之 间 ; 属 间 遗 传 距 离 介 于 0. 107 ~ 
0.216 之 间 。 外 群 和 内 群 之 间 遗 传 距离 介 于 0. 168 
~0.234 [Нн] 
2.2.2 基于 CO 工 基 因数 据 分 析 : 采用 МЕСАЗ. 1 
计算 25 种 凤 蝶 (不 包括 外 群 ) 之 间 的 遗传 距离 ( 表 
3)。 内 群 25 个 种 中 , 最 小 和 最 大 遗传 距离 分 别 为 
0.003 和 0.175, 平均 距离 为 0.131。 其 中 同属 种 间 
的 遗传 距离 最 小 ,如 蓝 凤 蝶 与 玉 囊 凤 蝶 之 间 的 遗传 
距离 为 0.003, 珠 凤 蝶 属 2 种 之 间 的 遗传 距离 介 于 
0.055 «0.134 之 间 ; 尾 凤 蝶 属 2 种 之 间 的 遗传 距离 
介 于 0.079 ~0.118 之 间 ; EKURE 5 种 之 间 的 遗 
传 距离 介 于 0.092 ~0.175 之 间 ; T$ US 6 种 之 
间 的 遗传 距离 介 于 0.085 ~ 0. 158 之 间 ; KIE 9 
种 之 间 的 遗传 距离 介 于 0. 003 ~0.152 之 间 ; 属 间 
遗传 距离 介 于 0. 107 ~ 0. 168 之 间 。 外 群 和 内 群 之 
间 遗 传 距离 介 于 0.139 ~0.171 之 间 。 
2.3 分子 系 统 树 的 构建 
2.3.1 基于 Су: b 基因 构建 的 分 子 系统 树 : 在 NJ 
树 中 (图 1), 凤 蝶 科 6 个 属 明 显 分 开 , 凤 蝶 属 7 种 
聚 为 一 文 ; ARIRE 5 种 分 为 二 文 ,然后 相聚 ; 只 
KUR 8 Н) ж: ЖЕК АИ) РЧ ME PP Teinopalpus aureus 
guangxiensis 独立 成 单 系 结构 ,位 于 青 凤 蝶 属 的 基 
部 ; 尾 凤 蝶 属 2 种 聚 为 一 文 , 斑 凤 蝶 属 4 种 聚 为 一 
Жж, MERKE JE ARKE Pachliopta aristolochiae 
adaeus 独立 成 单 系 结构 , 位 于 系统 树 的 基部 。 

MP 树 (图 2) 与 NJ 树 的 拓扑 结构 相似 , 6 个 属 
之 间 也 明显 分 开 。 凤 蝶 属 7 种 聚 为 一 文 , 位 于 系统 
树 的 上 方 ; 青 凤 蝶 属 5 种 同样 分 为 二 文 , 然后 相聚 ; 
斑 凤 蝶 属 4 种 聚 为 一 文 , [HE PEEL] VUE Rp 
有 完全 独立 , 而 位 于 斑 凤 蝶 属 基部 ; BUS 2 种 
聚 为 一 文 ， 但 珠 凤 屿 属 的 红 珠 凤 蝶 独立 成 单 系 结 
TJ. 位 于 系统 树 的 基部 。Bayes 系统 树 ( 图 3) 与 MP 
和 NJ 结构 相似 , 各 属 间 关系 明确 。 
2.3.2 基于 СО 工 基因 构建 的 分 子 系统 树 : 基于 
СО 工 基因 部 分 序列 构建 了 NJ， MP 和 Bayes $} (图 
4-6), 拓扑 结构 基本 相同 , 25 种 蝴蝶 分 为 三 大 文 。 
斑 凤 蝶 属 、 尾 凤 蝶 属 和 青 凤 蝶 属 聚 为 一 大 支 ， UR 
属 和 珠 凤 屿 属 组 成 第 二 大 文 ,， 8 oc DU] B EUER JE 
的 金 斑 喉 风暴 广 西亚 种 独立 成 单 系 结构 。 
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图 1 dT Cyt b 基因 构建 的 20 种 蝴蝶 的 邻接 树 
Fig. 1 The neighbor-joining ( NJ) tree of 20 butterfly species resulted from the Cyt b sequence data 
图 中 数字 为 1 000 次 自 展 检验 置信 值 ; E 2,4,5 [H]; Numbers on the nodes correspond to percentage bootstrap values for 1 000 replicates. The same for 
Figs. 2, 4 and 5. 以 茶 小 卷 叶 蛾 为 外 群 ; 下 图 同 。Adoxophyes honmai is used as the outgroup. The same for the following figures. 
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图 2 基于 Су: b 基因 构建 的 20 种 蝴蝶 的 最 大 简约 树 


Fig. 2 The maximum parsimony (МР) tree of 20 butterfly species resulted from the Cyt b gene sequence data 
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态 分 类 相同 。 然 而 , 青 凤 蝶 属 5 种 分 为 二 支 , 没有 
3 讨论 形成 独立 的 单 系 结构 。 

3.1.2. 基于 CO 工 基 因 的 系统 发 育 分 析 : 基于 СО 
3.1 系统 发 育 分 析 I 基因 的 3 种 发 育 树 中 , 所 研究 的 6 属 也 能 分 开 。 
3.1.1 基于 Cyt b 基因 的 系统 发 育 分 析 : 基于 Cyt МЈ. МР 树 和 Bayes 树 的 拓扑 结构 基本 相同 , XXE 
b 基因 所 构建 的 NJ, МР 和 Bayes 3 种 系统 树 中 , 凤 凤 蝶 属 、 尾 凤 蝶 属 和 青 凤 蝶 属 聚 为 一 大 支 ; KOER 
蝶 科 6 属 明显 分 开 。 其 中 , 凤 蝶 属 7 种 聚 为 一 支 ; 和 珠 凤 蝶 属 组 成 第 二 大 支 ; 但 青 凤 蝶 属 没有 呈现 单 
PUE 4 种 聚 为 一 支 ; 尾 凤 蝶 属 2 种 也 聚 为 一 系 性 。 唆 凤 蝶 属 的 金 斑 唉 凤 蝶 广西 亚 种 独立 成 单 系 
Ж; 珠 凤 蝶 属 的 红 珠 凤 蝶 和 嗓 凤 蝶 属 的 金 斑 吧 凤 蝶 ”结构 , 位 于 系统 树 的 最 基部 。 
广西 亚 种 分 别 独立 成 单 系 结构 ; 这 些 结果 与 传统 形 Caterino 和 Sperling (1999) 利 用 COI 和 COI 
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图 3 基于 Cyt b 基因 构建 的 20 种 蝴蝶 的 贝 叶 斯 树 


Fig. 3 Bayesian inference (ВІ) tree of 20 butterfly species based on partial Cyt b gene sequence data 
各 分 支 上 的 数字 为 后 验 概率 ; 图 6 同 。Numbers on the nodes are Bayesian posterior probability values. The same for Fig. 6. 


13 





Chilasa epycides 
eo- Chilasa paradoxa 
Chilasa agestor 
[97 Chilasa slateri 

Chilasa clytia 

Bhutanitis thaidina 
25 99 Bhutanitis mansfieldi 

Graphium leechi 

75 Graphi 
raphium agamemnon 

Graphium chironides 
Graphium doson 
Graphium cloanthus 
Graphium sarpedon 
Papilio arcturus 
Papilio protenor 
Papilio memnon 
Papilio polytes 
Papilio nephelus 
Papilio xuthus 
Papilio machaon 
Papilio paris 
Papilio bianor 
Pachliopta aristolochiae adaeus 
Pachliopta aristolochiae interposita 
Teinopalpus aureus guangxiensis 
Adoxophyes honmai 


55 


图 4 基于 COI 基因 构建 的 25 种 蝴蝶 的 邻接 树 
Fig. 4 Тһе neighbor-joining ( NJ) tree of 25 butterfly species in this study resulted from CO Į gene sequence data 


对 凤 蝶 属 进行 了 系统 发 育 分 析 , 23 个 种 中 除了 亚 
HUKE Papilio alexanor ZA R A) KER E 5 F 
外 ,其 他 亚 属 得 到 分 子 系统 树 的 支持 。Aubert 等 
(1999 ) 对 凤 蝶 族 各 属 代表 种 以 及 凤 蝶 其 他 一 些 主 
要 类 群 的 16S rRNA + ND1 基因 部 分 序列 进行 了 系 
统 学 分 析 , 结果 支持 凤 蝶 属 的 单 系 性 。Tsao 和 Yeh 
(2008 ) 利 用 COI 基因 对 采 目 台湾 、 香 港 和 中 国 大 
БЖКБ 34 种 进行 比较 ,系统 树 显示 各 属 关系 
清晰 ,， 斑 风暴 属 与 宽 尾 凤 蝶 属 Agehana., iU Ji fll 
ҤЕ UE m Atrophaneura 亲缘 关系 最 近 ; WIES PUER JES 


366 UE Lamproptera., X JE JÆ Paranticopsis、 绿 风 
蝶 属 Pathysa RIS XU Ji Pazala 聚 为 一 文 。 本 文 基 
于 CO 工 基 因 部 分 序列 构建 的 NMJ， MP 和 Bayes 树 均 
在 属 、 种 间 水 平 具 有 很 好 的 分 辩 率 , 在 属 级 水 平 上 
的 结果 与 传统 分 类 学 结果 基本 相同 , ЗС ХИ В. 
PERUR ERIRE AUR JE MERAUKE HA R 
性 。 特 别 值得 一 提 的 是 , 传统 形态 分 类 学 认为 咏 凤 
蝶 属 在 凤 蝶 科 中 分 化 较 早 , 为 较 原始 的 类 群 ,本 研 
究 中 的 金 斑 唆 凤 蝶 广 西亚 种 在 CO ІЗ 种 系统 树 都 
是 位 于 树 的 最 基部 ,结果 支持 形态 分 类 学 的 观点 。 
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图 5 基于 COI 基因 构建 的 25 种 蝴蝶 的 最 大 简约 树 


Fig. 5 Тһе maximum parsimony (МР) tree of 25 butterfly species resulted from the CO І gene sequence data 
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图 6 基于 COI 基因 构建 的 25 种 蝴蝶 的 贝 叶 斯 树 


Fig. 6 Bayesian inference (ВІ) tree of 25 butterfly species based on partial CO І sequence data 


苏 成 勇 等 (2007 ) 利 用 165 rRNA 基因 对 凤 蝶 亚 
科 主 要 类 群 间 的 系统 发 生育 系 进行 研究 , AIMER 
7 ( Leptocircini) 的 5 RpEEZS( Bj ЯШЕ G. sarpedon, 
"jap AA С. cloanthus., Ф UE С. eurypylus, 
统帅 青 风 蝶 С. agamemnon ЯП 2Т 5 5 Д\ Р. 
nomius) Ej 5 5 АИЫ EAT S. 构成 凤 蝶 亚 科 系统 
树 基 部 的 一 个 独立 文系 , 呈现 较 好 单 系 性 。 但 本 文 
利用 Cyt b 和 CO I 基因 所 构建 的 系统 树 中 青 凤 蝶 
属 均 没 有 表现 出 单 系 性 。 男 外 , d UB IRE Fe ХА 
蝶 属 没有 与 凤 蝶 亚 科 的 其 他 属 分 开 。 这 些 现象 在 一 


些 蝶 类 的 系统 发 育 研究 中 也 有 过 报道 ,如 杨 邦和 等 
(2008 ) 利 用 CO I ЯП EF-la 基因 部 分 序列 对 我 国 蝶 
类 科 间 系统 发 生 关系 研究 中 也 出 现 所 构建 的 MP 树 
没有 得 到 被 认为 是 单 系 性 种 群 的 传统 分 类 , 而 发 现 
了 许多 非 传统 的 系统 发 育 关 系 , 其 主要 表现 为 绿 弄 
蝶 没 有 位 于 树 的 基部 ， 而 是 与 外 风暴 聚 在 一 起 ; TH 
反 , КВНЕ Parnassius glacialis 位 于 树 的 基部 。 苏 
成 勇 等 (2007) 以 165 rRNA 基因 为 遗传 标记 ,对 凤 
蝶 亚 科 进 行 系统 发 育 研 究 , 结果 表明 亚 科 中 各 属 的 
关系 明确 , 但 也 发 现 赞 凤 蝶 族 ( Troidini ) 5j USE TA: 
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( Papilionini) 相聚 。Aubert 55 ( 1999) Æ KUE JE BJ 2 
tA EIE P E h UP АШ Meandrusa payeni 与 风 
蝶 族 相聚 的 现象 。Zakharov 2 (2004) 采用 CO I + 
СОП + ЕЕ-1о 序列 综合 对 凤 蝶 属 分 析 ， 其 结 采 除了 
支持 Heraclides, Pterourus, Chilasa, Papilio 和 
Eleppone 5 个 亚 属 的 传统 分 类 外 , 也 发 现 了 一 些 与 
传统 分 类 不 一 致 的 现象 。 

出 现 上 述 现象 的 原因 可 能 有 三 方面 : 第 一 , 分 
子 数据 所 提供 的 信息 位 点 较 少 ; 第 二 ,由 于 基因 在 
进化 过 程 中 存在 差异 , 不 同 基因 用 于 研究 同一 类 和 群 
研究 时 得 到 不 一 致 的 结果 (Holland et al., 2004; 
Jeffroy et al., 2006); 第 三 , 分 子 数据 确实 反映 了 这 
些 蝶 类 的 真正 进化 格局 。Kimball 等 (1999 ) 指出 ， 
任何 目 举 检验 值 小 于 50% B5 4 ж Блу ИЕА ЙТ 
在 我 们 所 构建 的 系统 树 中 , 青 凤 蝶 属 的 一 些 分 支 日 
举 检 验 值 偏 低 ( >50% ) 。 本 文 所 涉及 凤 蝶 科 的 属 
和 种 数 相对 较 少 , 因此 青 凤 蝶 的 非 单 系 性 还 有 符 今 
后 采集 更 多 的 样品 , 并 结合 形态 学 特征 和 多 基因 联 
合 数据 进行 深入 人 研究 。 
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